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Resumo – As corridas em homozigose (ROHs) são longos trechos genômicos em homozigose, identificáveis 
por meio de marcadores moleculares, que podem fornecer informações genômicas para estimativas precisas, 
utilizadas para caracterizar populações, determinar história evolutiva e informações demográficas, estimar 
níveis de consanguinidade e identificar assinaturas de seleção em animais de interesse zootécnico. Esta revisão 
tem por objetivo fazer um levantamento dos trabalhos sobre a eficiência de ROHs para essas finalidades. 
Fatores como deriva genética, seleção natural ou artificial, efeito fundador e número efetivo da população 
influenciam diretamente o tamanho e a distribuição das ROHs pelo genoma. Individualmente, a estimativa 
genômica de consanguinidade baseada em ROHs pode ser realizada por meio do índice FROH, que, em geral, é 
considerado mais preciso do que índices baseados em outros tipos de informações genômicas ou genealógicas. 
Altas frequências de ROHs específicas em uma população podem ser utilizadas para identificar assinaturas de 
seleção. Os resultados de trabalhos recentes com ROHs em animais domésticos têm mostrado a eficiência de 
seu uso para caracterização de rebanhos, de forma confiável e acessível, a partir de informações genômicas.
Termos para indexação: assinaturas de seleção, autozigose, FROH, genotipagem, polimorfismo de nucleotídeo 
único, SNPs.
Introdução
O processo de domesticação de animais de 
produção, seguido, nas últimas décadas, de intensa 
seleção direcional com uso de métodos quantitativos, 
resultou em incrementos genéticos significativos 
nas características de adaptação, tipo e produção 
(Randhawa et al., 2016). Como consequência, pôde-
se observar drásticas reduções no tamanho efetivo 
da população (Falconer & Mackay, 1996) e prejuízos 
produtivos devido a altas taxas de consanguinidade 
(Reverter et al., 2017) em raças sob seleção intensa 
(Scraggs et al., 2014; Zavarez et al., 2015).
O equilíbrio entre altas taxas de ganhos genéticos e 
perda de diversidade genética faz com que programas 
de melhoramento tenham de considerar e controlar as 
taxas de acasalamentos endogâmicos nas populações 
em questão (Peripolli et al., 2017). Tradicionalmente, 
informações genealógicas são utilizadas nesses 
processos, mas erros aleatórios nos vários passos 
necessários para coleta, anotação, registro e 
armazenamento das informações de parentesco 
podem ter sérias consequências negativas e levar a 
aumentos indesejados nos níveis de autozigosidade 
(Curik, et al., 2014; Hudson et al., 2015; Zavarez et al., 
2015). Dessa forma, a utilização de dados genômicos 
para complementar ou corrigir dados genealógicos 
existentes pode impactar positivamente os ganhos 
genéticos obtidos a longo prazo (Hudson et al., 2015; 
Marras et al., 2015; Zhang et al., 2015b).
Os primeiros estudos com marcadores moleculares 
para auxiliar o melhoramento animal datam do final 
da década de 1980 e, baseados em poucos marcadores 
e técnicas de alto custo, geraram resultados duvidosos 
quanto à eficiência e à viabilidade da utilização de 
dados genômicos para produção animal (Caetano, 
2009). Porém, a associação de tecnologias para 
fabricação de microarranjos de DNA com métodos 
moleculares desenvolvidos para genotipar marcadores 
polimórficos de base única, do inglês “single nucleotide 
polymorphisms” (SNPs), levou ao desenvolvimento de 
painéis com milhares de marcadores que permitem 
extensa avaliação do genoma em uma fração do tempo 
e do custo de metodologias anteriores (Caetano, 2009; 
Silva et al., 2015).
Definidas como longos trechos ininterruptos do 
genoma que apresentam genótipos em homozigose 
(Lencz et al., 2007), as corridas em homozigose, 
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do inglês “runs of homozygosity” (ROHs), podem 
ser identificadas mediante análise de painéis de 
SNPs, preferencialmente com alta densidade, acima 
de 50.000 SNPs. Análises direcionadas dos dados 
gerados com esses painéis permitiram o surgimento 
de trabalhos para identificar e caracterizar ROHs 
em diferentes espécies (Curik et al., 2014). Além 
disso, as análises secundárias das ROHs podem ser 
utilizadas para: identificação e monitoramento da 
taxa de consanguinidade em animais de produção; 
mapeamento e identificação de alelos deletérios 
recessivos; caracterização da demografia, da 
estrutura e do histórico de populações; e estimativa 
genômica de parentesco e autozigosidade individual 
e populacional (Saura et al., 2015; Peripolli et al., 
2017).
Atualmente, a genotipagem de SNPs com chips de 
DNA oferece a solução mais consistente e de menor 
custo para geração de dados em alta definição (Silva et 
al., 2015). Esta metodologia vem sendo utilizada para 
realização de trabalhos de identificação e uso de ROHs 
em espécies de animais de produção, como bovinos 
(Zavarez et al., 2015; Zhang et al., 2015a; Mastrangelo 
et al., 2016; Szmatoła et al., 2016; Reverter et al., 2017), 
ovinos (Al-Mamun et al., 2015; Beynon et al., 2015), 
equinos (Metzger et al., 2015), suínos (Gomez-Raya et 
al., 2015; Saura et al., 2015), aves (Wolc et al., 2015), 
felinos (Bertolini et al., 2016) e abelhas (Fuller et al., 
2015). Na Tabela 1, há um breve resumo dos objetivos 
e das conclusões de trabalhos recentes, relacionados 
a diferentes usos de ROHs com animais de interesse 
zootécnico.
Nesta revisão, são apresentadas informações 
sobre ROHs, seus métodos de identificação e suas 
diferentes aplicações em estudos que podem impactar 
positivamente a produção animal, principalmente 
quanto a estimativas genômicas para caracterização 
de uma população tendo em vista o monitoramento da 
autozigosidade e de suas implicações.
Corridas em homozigose
O termo ROHs foi utilizado, pela primeira vez, para 
denominar trechos de 100 ou mais SNPs consecutivos, 
com ausência de heterozigotos ou genotipagens 
perdidas, em um único cromossomo (Lencz et al., 
2007). As ROHs foram inicialmente identificadas em 
cromossomos humanos (Broman & Weber, 1999), em 
razão de esta ser a única espécie com ampla cobertura 
do genoma à época, condição necessária para a correta 
identificação de ROHs (Purfield et al., 2012). Estudos 
sobre o tamanho e a distribuição de ROHs em outras 
espécies animais só foram realizados cerca de oito 
anos depois (Gibson et al., 2006), quando surgiram 
os primeiros painéis de SNPs de alta densidade para 
animais de produção.
O processo de formação de ROHs pode ser 
visualizado na Figura 1, em que o indivíduo A 
representa o ancestral comum dos pais D e E do 
indivíduo F. O fragmento ROH do indivíduo F, 
assim como o cromossomo homólogo do ancestral 
comum A, que deu origem a essa ROH, está 
representado em verde. As demais cores indicam 
fragmentos de cromossomo não originários do 
cromossomo homólogo do indivíduo A (Gomez-
Raya et al., 2015).
A correta identificação de ROHs depende do controle 
de alguns fatores, como qualidade da genotipagem, 
tamanho mínimo das ROHs e número de heterozigotos 
permitidos, os quais podem comprometer a estimativa 
em razão de eventuais erros de genotipagem 
(Ferenčakovićet al., 2013b). O tipo de chip utilizado na 
obtenção dos dados também influencia na identificação 
das ROHs, pois a ampla cobertura do genoma permite 
a identificação de um maior número de corridas. 
Deve-se ressaltar que chips com densidades superiores 
a 50.000 SNPs são necessários para detectar, com 
precisão, ROHs menores que 5,0 Mb (Purfield et al., 
2012; Zhang et al., 2015a).
Painéis de marcadores SNP de alta densidade, 
para animais de produção, tornaram-se disponíveis 
somente a partir de 2008 (Caetano, 2009). Atualmente, 
existem chips de genotipagem de alta densidade 
para inúmeras espécies de interesse zootécnico, que 
permitiram estudos para identificar ROHs para essas 
espécies (Curik et al., 2014). Os resultados obtidos têm 
confirmado o potencial destas corridas para identificar 
regiões genômicas de interesse. A caracterização das 
ROHs em diferentes populações, raças ou linhagens 
de uma espécie é importante para que se obtenham 
informações acerca da história evolutiva (Metzger et 
al., 2015; Sorbolini et al., 2015; Zavarez et al., 2015), 
demográficas (Bosse et al., 2012) ou relacionadas à 
consanguinidade de uma população (Marras et al., 
2015).
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Programas utilizados para identificação  
de ROHs
Atualmente, os programas mais utilizados para 
identificação de ROHs são o Plink v1.07 (Purcell et 
al., 2007) e o SNP & Variation Suite (SVS) da Golden 
Helix (Curik et al., 2014). Entretanto, é possível 
encontrar na literatura outros, como o Beagle e o 
Germline, que também já foram utilizados para essa 
finalidade (Howrigan et al., 2011).
O programa Plink v1.07 utiliza uma janela deslizante 
para identificar tanto ROHs como trechos consecutivos 
que contenham um número mínimo de SNPs, em 
homozigose, dentro de uma distância mínima, pré-
especificada. Esse método permite ao programa 
detecções básicas dos trechos em homozigose 
identificados pela janela deslizante, e cabe ao usuário 
definir apenas o parâmetro “tamanho mínimo” do 
segmento a ser identificado (Curik et al., 2014).
O Plink está disponível para download gratuito nas 
plataformas Linux, MS-DOS, Apple Mac e C/C++ 
source (Plink…, 2017). A gratuidade do programa é 
sua grande vantagem em relação ao SVS da Golden 
Helix, cujo elevado custo, acima de U$ 1.000 anuais 
(Golden Helix, 2017), é justificado em razão de sua 
grande capacidade de gerenciamento de dados, 
design amigável, qualidade do material produzido e 
assistência garantida.
O programa SVS não utiliza janelas deslizantes, mas 
considera todo SNP em homozigose como um possível 
início de uma nova ROH. Cada SNP é classificado como 
“em homozigose”, “em heterozigose” ou “genotipagem 
perdida”, e fornece o conjunto de trechos com número 
de SNPs em homozigose maior que o especificado para 
cada cromossomo e cada indivíduo. Posteriormente, 
um segundo algoritmo agrupa os trechos calculados 
em conjuntos (“clusters”) e fornece uma lista com 
o número mínimo de indivíduos que contêm esses 
trechos em comum. Este método, mais moderno e 
complexo, permite ao usuário definir conjuntos de 
parâmetros, como tamanho mínimo de ROH em pares 
de bases e em números de SNPs, densidade mínima, 
intervalo (“gap”) máximo, e número máximo de 
heterozigotos permitidos e de genotipagens perdidas 
(Curik et al., 2014).
Fatores que influenciam a formação  
de padrões de ROH
Os processos de seleção natural e artificial podem 
alterar padrões genotípicos e produzir padrões 
contrastantes em populações submetidas a pressões 
seletivas distintas (Sorbolini et al., 2015). A seleção 
de um pequeno número de animais superiores tende a 
reduzir a variabilidade fenotípica observada, além de 
levar a um remodelamento do genoma dos animais de 
produção, com a geração de padrões de ROH (Kim et 
Figura 1. Representação da formação de corridas em homozigose (ROHs). O indivíduo F apresenta uma ROH (em verde) 
formada pelo pareamento de trechos em homozigosidade do cromossomo homólogo de um ancestral comum A.
Corridas em homozigose para estimativa de autozigosidade e análise genômica em animais 979
Pesq. agropec. bras., Brasília, v.53, n.9, p.975-984, Sept. 2018
DOI: 10.1590/S0100-204X2018000900001 
al., 2013), devido ao aumento da homozigosidade nas 
regiões genômicas próximas ao locus que controla 
as características de interesse (Zhang et al., 2015b). 
Regiões genômicas que contêm o locus que passou 
por seleção artificial apresentam, em geral, maior 
concentração de ROHs (Metzger et al., 2015).
Fatores demográficos que levam à deriva genética 
e a pressões seletivas naturais ou artificiais também 
podem causar modificações genômicas nas espécies 
(Ramey et al., 2013). O aumento da intensidade de 
seleção observado nas últimas décadas, nos programas 
de melhoramento genético, aliado à utilização de 
um pequeno número de animais como reprodutores, 
tem contribuído para redução do tamanho efetivo 
das populações de animais de interesse zootécnico. 
Isso contribui para o aumento da consanguinidade e 
da deriva genética, bem como para a diminuição da 
variabilidade genética (Peripolli et al., 2017), o que 
gera uma tendência de ROHs longas nas populações 
de animais que foram submetidas a essas condições.
Por definição, ROHs são longos trechos 
ininterruptos de genótipos em homozigose, como 
previamente mencionado. Esses trechos são gerados 
por acasalamentos consanguíneos (Ferenčaković et al., 
2013a) e, portanto, seu tamanho varia de acordo com 
o número de gerações em que estes acasalamentos 
ocorreram. Assim, o tamanho das ROHs em um 
rebanho tende a diminuir a cada geração. A observação 
de longos trechos em homozigose, isto é, de ROHs 
longas, indica alta consanguinidade entre os indivíduos 
(Curik et al., 2014), proveniente de acasalamentos 
consanguíneos recentes na população.
As diferenças entre padrões de ROH sugerem que 
a seleção artificial altera a autozigosidade no genoma 
(Metzger et al., 2015; Szmatoła et al., 2016; Peripolli 
et al., 2017). Eventos de seleção e/ou deriva resultam 
na formação de ROHs longas (Pemberton et al., 2012; 
Howard et al., 2015), que, posteriormente, sofrem 
efeitos de recombinação e mutação, o que faz com 
que as ROHs herdadas diminuam de tamanho a cada 
geração sucessiva (Curik et al., 2014).
Caracterização de populações por meio  
de ROHs
A extensão e a frequência das ROHs são utilizadas 
para fornecer informações sobre a ascendência de 
um indivíduo ou sobre a estrutura e o histórico da 
população da qual ele é proveniente (Howrigan et al., 
2011; Purfield et al., 2012). A distribuição de ROHs 
pelo genoma não é aleatória e nem uniforme, mas 
fortemente dependente das taxas de recombinação e 
mutação locais (Bosse et al., 2012), bem como de outras 
forças evolutivas (Ramey et al., 2013). Desse modo, 
a formação e a distribuição das ROHs pelo genoma 
é resultado da combinação de variáveis genômicas, 
como taxa de recombinação, e de sinais de seleção 
direcional recente (Pemberton et al., 2012).
Em animais de produção, são esperadas ROHs mais 
longas que as encontradas em populações humanas, 
em razão dos processos de seleção artificial e dos 
tamanhos efetivos populacionais reduzidos (Curik 
et al., 2014). Raças e linhagens especializadas de 
animais de produção são normalmente submetidas à 
intensa seleção de pacotes de alelos, o que tem efeito 
positivo sobre características produtivas, reprodutivas 
ou de padrão racial. Assim, é comum que altas taxas 
de endogamia sejam observadas e, consequentemente, 
ROHs sejam distribuídas em abundância pelo genoma 
e presentes em altas frequências nessas populações 
(Zavarez et al., 2015; Zhang et al., 2015a).
A análise do tamanho, da posição e da frequência 
das ROHs pelo genoma pode fornecer informações 
sobre características genômicas, taxa de recombinação 
e direção de seleção, bem como evidenciar a relação 
entre populações distintas (Bosse et al., 2012; Metzger 
et al., 2015). ROHs longas comumente indicam 
pressões de seleção intensas (Metzger et al., 2015) e 
eventos de consanguinidade recentes (Al-Mamun et 
al., 2015), enquanto ROHs curtas sugerem perda de 
diversidade genética, seja por efeito de gargalo ou por 
efeito fundador (Al-Mamun et al., 2015) ou por eventos 
de consanguinidade antigos na população (Howrigan 
et al., 2011).
Metzger et al. (2015), ao estudar padrões de ROHs 
em diferentes populações de cavalos, observaram 
variações no número e na frequência das corridas 
entre animais de raças definidas e cruzados. De 
acordo com os autores, pode haver uma relação entre 
padrões específicos de ROH e histórico de pressões 
seletivas naturais ou artificiais. Saura et al. (2015) 
relataram perdas de variabilidade genética em razão 
do melhoramento genético, por meio da identificação 
ou não de ROHs no genoma de suínos melhorados. 
Szmatoła et al. (2016) também verificaram padrões 
distintos de ROH, em três populações de bovinos: 
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nativas, submetidas a processos de conservação e 
comerciais. Os resultados obtidos são indicativos de 
que, uma vez conhecido o padrão de ROH de espécies, 
raças ou populações, é possível determinar a história 
evolutiva ou as informações demográficas que as 
caracterizam.
Estimativa da consanguinidade pela análise da 
frequência de ROHs (FROH)
A autozigose ocorre quando indivíduos acasalados, 
que possuem ancestrais comuns, transmitem segmentos 
cromossômicos idênticos por descendência, do inglês 
“identical by descent”, para sua progênie. A avaliação 
desses segmentos permite calcular o coeficiente de 
endogamia, ou seja, o “inbreeding coeficiente” (F), 
usado para estimar o nível de autozigosidade de um 
indivíduo com um ou mais ancestrais em comum. 
A partir desse coeficiente, é possível determinar a 
probabilidade dos alelos em uma região aleatória do 
genoma serem idênticos por descendência (Wright, 
1922).
Tradicionalmente, utilizam-se dados fornecidos 
pelo pedigree para compor a matriz de relacionamento 
“A”, obtida por meio do valor esperado da proporção 
de loci idênticos por descendência (VanRaden, 1992), 
o qual é calculado pela expressão:
Aii = ∑ L2ijDij
em que Aii é o i-ésimo elemento da diagonal da matriz 
A, o que é equivalente ao coeficiente de parentesco do 
i-ésimo animal mais 1.
Informações genômicas podem ser utilizadas 
para estimar a autozigosidade de uma população 
(McQuillan et al., 2008) de forma rápida, confiável 
e com baixo custo (Silva et al., 2015). Nesse caso, a 
matriz de parentesco A, baseada em informações 
de pedigree, é substituída pela matriz de parentesco 
genômica “G”, que é construída a partir de informações 
provenientes de painéis de marcadores, geralmente 
de alta densidade. Os coeficientes de parentesco são 
obtidos pela proporção de loci idênticos por estado 
e são capazes de capturar mais informações que o 
coeficiente tradicional (Pértile et al., 2016). Existem 
quatro coeficientes de parentesco que podem ser 
estimados a partir de informações genômicas: FUNI, 
de gametas unidos; FHOM, de homozigosidade; FGRM, 
de matrizes de parentesco genômico; e FROH, de ROHs 
(Zhang et al., 2015a), descritos a seguir.
Segundo Wright (1922), o coeficiente FUNI pode ser 
estimado a partir da correlação entre gametas unidos, 
a partir da formula (Yang et al., 2011):
FUNI = [X2i - (1 + 2pi) xi + 2p2i] / 2pi (1 - pi)
em que pi é a fração observada do primeiro alelo no 
locus i, e xi é o número de cópias do alelo referência.
A estimativa de FHOM é baseada no excesso de 
homozigosidade, conforme Wright (1922), e obtida 
com a seguinte formula (Yang et al., 2011):
FHOM = (HOMO - HOME) /(1 - HOME) =  
1 - xi (2 - xi) /2pi (1 - pi)
em que HOMO e HOME são o número de genótipos em 
homozigose observados e esperados, respectivamente; 
pi é a fração observada do primeiro alelo no locus i; e 
xi é o número de cópias do alelo referência.
FGRM é uma estimativa da relação genética de um 
indivíduo com ele mesmo, obtida a partir da diagonal 
principal da matriz de relacionamento genômico 
(GRM), com dados de genotipagem provenientes de 
painéis de SNPs de alta densidade (VanRaden, 2008), 
de acordo com a expressão:
FGRM = [xi - E(xi)]2 /[2pi (1 - pi) - 1] =  
(xi - 2^pi)2 /[2pi (1 - pi) -1]
em que pi é a fração observada do primeiro alelo no 
locus i, e xi é o número de cópias do alelo referência.
A FROH é calculada a partir do somatório de ROHs 
estimadas, separadas em diferentes tamanhos mínimos 
de corridas. Essa frequência pode ser definida como 
a proporção do genoma autossômico em ROH em 
relação ao genoma autossômico coberto por SNPs 
(McQuillan et al., 2008), como:
FROH = ∑ LROH / Lauto
em que ∑ LROH representa o total de ROHs acima de 
um tamanho mínimo especificado (LROH), identificado 
em um indivíduo; e Lauto é o tamanho total do genoma 
autossômico coberto por SNPs.
As estimativas de autozigosidade obtidas a partir 
do coeficiente de endogamia (F), calculado com 
informações genômicas, geralmente são mais precisas 
do que a calculada a partir de informações de pedigree 
(FPED), uma vez que esta última ignora a endogamia 
nos fundadores do rebanho, para os quais não se tem 
informação de pedigree (neste caso, assume-se F=0). 
Além disso, FPED também desconsidera os efeitos 
amostrais decorrentes da seleção (Curik et al., 2014; 
Zhang et al., 2015a). Os primeiros estudos com animais 
domésticos a utilizar FROH tinham como foco comparar 
FROH, estimativa baseada em comprimento de ROH, 
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com FPED, estimativa baseada em informações de 
pedigree (Curik et al., 2014; Sölkner et al., 2010). Nesta 
comparação, FROH mostrou-se mais eficiente que FPED 
e foi indicada como alternativa interessante para se 
corrigir erros de pedigree (Hudson et al., 2015).
Os trabalhos com a estimativa de FROH em 
animais domésticos surgiram após a década de 2010. 
Ferenčaković et al. (2011), devido aos bons resultados 
verificados no estudo de ROHs em humanos, utilizaram 
dados de bovinos genotipados e de seus pedigrees para 
estabelecer uma correlação entre as estimativas de FROH 
e FPED. Os autores identificaram alta correlação (0,68) 
quando utilizaram informações de pedigree completo 
(FPEDT). Correlações positivas entre essas estimativas 
também foram relatadas por Marras et al. (2015), que 
encontraram valores entre 0,66 e 0,70, de acordo com 
a raça utilizada, e por Mastrangelo et al. (2016), que 
obtiveram correlações ainda mais expressivas, entre 
0,83 e 0,95, com uso de diferentes raças de bovinos 
leiteiros.
As estimativas de consanguinidade baseadas em 
ROHs (FROH) normalmente excedem as identificadas 
pelo pedigree. Ferenčaković et al. (2011) constataram 
vantagem do índice proveniente de ROHs, o qual, 
quando calculado para segmentos >1 Mb (FROH >1 Mb), 
foi capaz de identificar eventos de consanguinidade 
antigos e que não foram identificados pelas estimativas 
de FPED. Scraggs et al. (2014), ao estudar bovinos puros 
de origem, observaram média superior da estimativa 
genômica FROH, em comparação à média de FPED, o 
que corrobora o entendimento de que FROH fornece 
informações adicionais sobre consanguinidade 
recente, quando comparada a FPED (Gomez-Raya et al., 
2015).
Considerando diferentes estimativas obtidas a partir 
de informações genômicas (FUNI, FHOM, FGRM e FROH), 
a de consanguinidade individual baseada em ROHs 
(FROH) é a mais precisa (Marras et al., 2015; Zhang et 
al., 2015b; Gurgul et al., 2016). Isso porque se trata 
de uma medida direta de homozigosidade, calculada 
com informações moleculares, e é menos suscetível a 
efeitos de seleção e a erros decorrentes de variações 
amostrais na fase de geração de gametas (Marras et 
al., 2015), o que não ocorre com as demais estimativas 
genômicas, que são influenciadas pela frequência 
alélica. Dessa forma, o índice FROH apresenta-se como 
estimativa mais precisa que as de consanguinidade 
obtidas a partir de informações de pedigree ou mesmo 
que outras estimativas genômicas; portanto, é uma 
opção viável para correção de erros de pedigree 
(Ferenčaković et al., 2011; Marras et al., 2015) e, 
segundo Zhang et al. (2015a), a mais indicada para 
determinar identidade por descendência.
ROHs e assinaturas de seleção
As assinaturas de seleção resultam de alterações 
genotípicas em populações submetidas a alguma forma 
de pressão seletiva (Ramey et al., 2013; Sorbolini et al., 
2015), e se caracterizam pelo aumento da frequência 
de alelos em um ou mais genes, ou grupos de genes, 
envolvidos em processos de adaptação da população 
a condições específicas – como resistência a doenças, 
tolerância ao frio/calor ou habilidade materna – ou de 
aprimoramento para fins definidos – como produção 
de carne, leite, lã, entre outros. Assim, métodos que 
permitem identificar essas assinaturas podem levar 
à identificação dos genes envolvidos em processos 
relacionados à produtividade de animais de interesse 
zootécnico.
As ROHs geralmente englobam regiões genômicas 
grandes o suficiente para conter genes ou pacotes de 
genes, os quais podem estar sob seleção há gerações. 
Desse modo, a identificação de ROHs pode auxiliar na 
visualização e na identificação de padrões haplotípicos 
característicos de raças ou espécies, fixados em 
consequência de pressões seletivas. A partir de 2007, 
surgiram os primeiros trabalhos de identificação de 
ROHs comuns em pessoas afetadas por Alzheimer 
e esquizofrenia, com vistas à identificação de genes 
associados ao desenvolvimento destas doenças (Lencz 
et al., 2007; Nalls et al., 2009). Nos anos seguintes, 
surgiram trabalhos com animais de produção, com 
o mesmo princípio de identificação de ROHs, porém 
para identificar genes ou pacotes de genes relacionados 
à produtividade da população e à caracterização da 
raça ou da linhagem dos animais (Metzger et al., 2015; 
Sorbolini et al., 2015; Zavarez et al., 2015).
Mais recentemente, trabalhos com assinaturas de 
seleção, a partir da análise da frequência de ROHs, 
vêm surgindo para diversas espécies de animais 
de produção. Fuller et al. (2015) identificaram 
ROHs relacionadas a características adaptativas de 
espécies comerciais de abelhas, com influência da 
temperatura do ambiente na produção de mel. Em 
bovinos,  O’Brien et al. (2014), Somavilla et al. (2014) 
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e Zavarez et al. (2015) identificaram ROHs associadas 
ao potencial adaptativo e a características reprodutivas 
e produtivas de raças zebuínas, enquanto Kim et al. 
(2015a) identificaram mais de 15 regiões relacionadas 
à produção de leite em rebanhos da raça Jersey.
Considerações finais
A identificação e a caracterização de ROHs podem 
auxiliar na identificação de regiões genômicas 
que afetam características de interesse para a 
produtividade de rebanhos comerciais de espécies de 
interesse zootécnico. Em razão da dependência de 
dados de painéis de SNPs de alta densidade para a 
correta identificação de ROHs, estudos com animais 
de produção são recentes, a partir de 2008. No entanto, 
com o surgimento de chips de DNA específicos para 
espécies de interesse zootécnico, trabalhos com ROHs 
têm crescido exponencialmente. As ROHs podem ser 
utilizadas para caracterização genômica de rebanhos, 
tendo-se mostrado eficientes para estimativa da 
consanguinidade, por meio do índice FROH, ou para 
identificar padrões característicos de raças ou espécies, 
estudadas genomicamente, os quais são conhecidos 
como assinaturas de seleção. O potencial da ROH 
em auxiliar as técnicas convencionais de produção 
animal é imenso e, com o aumento exponencial da 
disponibilidade de dados genômicos, fornecidos pelas 
novas tecnologias de genotipagem e por outras em 
desenvolvimento, a tendência é que outras aplicações 
sejam desenvolvidas para as ROHs.
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